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甜瓜遗传图谱的构建及果实与种子 QTL 分析 
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摘要: 以遗传性状差异较大的甜瓜材料日本安农二号与新疆哈密瓜K413 杂交产生的 143 个F2单株为作图群体, 

以AFLP与SSR分子标记为主构建了包含 12 个连锁群、142 个遗传标记位点的甜瓜遗传图谱, 其中包括 121 个

AFLP标记、16 个SSR标记、3 个STS标记、2 个性状标记, 连锁群总长度为 1 014.2 cM。应用复合区间作图法

对甜瓜果实的大小、长宽比、糖度、硬度以及甜瓜种子的长、宽、形状、重量等性状进行遗传定位与分析。基

因定位结果显示控制果肉颜色的基因位于C9连锁群AFLP分子标记NDAA与NCFA之间。其他性状表现为数量性状控

制, 共检测到 25 个数量性状基因座, 不同性状基因座位有重叠分布的特点。其中C5 连锁群标记NCA-N73C区

间检测到QTLs Sl5.1、Sw5.1 和Swt5.1 分别控制种子长、宽和千粒重, 分别可解释表型变异的 17%、19%和 23%。

该区域包含的来自母本安农二号的基因位点对甜瓜种子的长、宽、千粒重均有明显的抑制作用; 位于C8 连锁群

标记N73A与NFDA间的QTL通过影响种子的宽度从而影响种子的形状与重量; 同样位于C8 连锁群的果实长宽比

QTL Fs8.1 在F2和F3中均检测到, 分别解释表型变异的 25%和 19%, 表现为部分显性, 来自安农二号的等位基因抑

制甜瓜果实伸长, 生成圆形甜瓜; 还发现控制甜瓜果实心糖、边糖、果实硬度的QTL各一个。 

关键词:  甜瓜; 遗传图谱; 分子标记; 果实; 种子 
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Abstract:  A genetic map of melon was constructed using 143 F2 population developed from a cross between two distant 
lines Ano2 of Japan and Hami melon K413. The map contains 12 linkage groups and 142 markers, including 121 AFLPs, 16 
SSRs, 3 STSs, 2 trait markers and covers 1 014.2 cM. Composite interval mapping (CIM) method was used to detect QTLs 
involved in melon fruit and seed traits: fruit length (FL), fruit width (FW), fruit shape (length/width, FS), centre sugar (CS), 
edge sugar (ES), flesh texture (FT), seed length (SL), seed width (SW), seed shape (SS), and seed weight (SW). The result 
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showed that Flesh was located between AFLP markers NDAA and NCFA on C9. A total of 25 QTLs were detected for other 
traits and some QTLs were co-located with each other. The QTLs Sl5.1, Sw5.1, and Swt5.1 located on linkage C5 between 
NCA and N73C explained a significant portion of associated phenotypic variation (R2=17%, 19%, 23%). The allele from 
Ano2 obviously suppressed the length, width, and weight of melon seed; the QTLs between N73A and NFDA on C8 were 
involved in seed width, shape, and weight; the QTL Fs8.1 on C8 was detected using both F2 and F3 fruit data and explained 
a significant portion of phenotypic variation 25% and 19%. Fs8.1 showed partly dominant, and the allele from Ano2 sup-
pressed elongation of fruit to form round melon. The QTLs related to centre sugar, edge sugar, and fruit texture were also 
detected in this research. 

Keywords: melon; genetic map; molecular marker; fruit; seed 

甜瓜是世界范围内广泛种植且多样性较高的园

艺作物 , 染色体组成为 2n=2x=24, 基因组较小为
0.45 pg[1], 由于具有生长期相对较短和高度的遗传
多态性以及可通过农杆菌介导的方法进行遗传转化

的特点 , 甜瓜成为葫芦科基因组学研究的代表作
物。甜瓜果实相关性状具有丰富的变异类型[2], 而大
多数果实相关性状遗传规律较为复杂, 受多个数量
性状位点(QTL)控制 , 不同性状受环境影响作用不
同。因此在育种上也不易对分离后代进行有效的选

择, 通过构建分子遗传图谱可以对数量性状进行遗
传分析, 发现控制果实相关性状位点。 

近年来国内外学者对甜瓜的重要农艺性状进行

了遗传定位研究。Danin-Poleg等 [3]用PI414723 与
Dulce杂交的F2/F3群体作图, 建立了包含 22 个SSR
标记、46 个RAPD标记、2 个ISSR标记和 4 个农艺
性状标记的遗传图谱, 性状分别为雌花形态(a)、抗
枯萎病Fom-1、果皮条纹、果肉pH。Monforte等 [4]用

93 个F2个体和 77 个DH系对果实性状基因进行了
QTL定位, 性状包括早熟、果实形状、果实重量、糖
分、外果皮颜色和果肉颜色。Zalapa等[5]利用雌雄同

株异花且多枝的材料USDA 846-1 与雄花两性花同
株的材料Top Mark杂交建立的 81个重组自交系群体
绘制遗传图谱, 对甜瓜产量相关性状进行QTL定位, 
性状包括主枝数、每株果实数、每株果实重、平均

果实数等。Paris等[6]使用同一材料, 对其可溶性固体
含量、果实直径、种腔直径、种腔与果实比例、果

实形状与网纹性状进行了QTL作图。Cuevas等[7]利用

该群体对β -胡萝卜素含量基因进行了QTL定位 ; 
2009 年, 该课题组利用中国早熟甜瓜材料Q3-2-2 与
T o p m a r k 杂 交 的 1 1 6 个 F 3 群 体 ,  建 立 

了含 171 个位点的遗传图, 对早熟性状与β-胡萝卜
素含量性状进行了QTL定位[8]。Moreno等[9]利用近等

基因系(NIL)对控制甜瓜果实成熟软化的基因进行
了定位研究; 并对控制果实形状的基因位点fs6.4 继
续进行了遗传与发育分析, 认为该位点主要为加性
作用, 受环境与遗传背景影响均较小, 将该基因定
位于第Ⅵ染色体中间区域, 该基因在雌花发育初期
就产生作用[10]。不同学者利用各种甜瓜种质建立的

遗传群体检测到的果实相关QTL中, 部分QTL的在
染色体上的分布具有明显的重叠, 表明这些基因位
点作用的广泛性。 

目前, 在甜瓜中已获得克隆的基因主要为抗病
基因 , 包括抗枯萎病基因Fom-2[11]、抗霜霉病基因

At1与At2[12]、抗蚜虫及蚜传病毒基因Vat[13]、抗坏斑

病毒 (MNSV)基因 Cm-eIF4E[14]与抗白粉病基因

Pm-W[15]。在其他农艺性状研究方面, 控制甜瓜雄花
两性花同株基因a[16]和全雌性状基因g[17]实现了定位

克隆。其他关于控制甜瓜果实、种子、糖度等数量

性状的基因国内外尚未有定位克隆的研究报道。本

文使用遗传差异较大的甜瓜材料安农二号和哈密瓜

K413 杂交F2 群体构建甜瓜遗传图谱, 并对甜瓜果
实及种子等性状进行QTL分析, 为这些位点的进一
步精细定位与基因解析奠定基础。 

1  材料和方法 

1.1  研究材料 

甜瓜作图亲本材料安农二号和哈密瓜K413 由
新疆国家瓜类工程技术研究中心提供。安农二号由

林德佩教授于 1986 年从日本引进, 优质高产, 兼抗
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白粉病、蔓割病、病毒病、霜霉病和枯萎病等多种

病害 , 果实呈圆形 , 白皮白肉有网纹 , 小果型厚皮
甜瓜(15 cm×12 cm), 种子小。K413为典型的哈密瓜
类型甜瓜, 植株抗病性差, 果实椭圆形, 黄皮黄肉, 
口感脆, 瓜型大(30 cm×16 cm)及种子均较大。田间
种植抗病甜瓜材料安农二号、哈密瓜K413, 开花前
一天将雌花去雄, 雌花雄花分别套袋, 第二天早晨
授粉并标记。待甜瓜成熟后收取F1 单瓜种子。次年
将F1 种植自交获得F2。种植F2群体用于分子标记分

析, 并自交收单瓜进行性状鉴定, 其中 143 株用于
遗传图谱的构建与QTL定位。 

1.2  甜瓜遗传图谱的建立 

1.2.1  甜瓜基因组 DNA 的提取 

田间种植安农二号、哈密瓜K413及其F1、F2个

体, 20 d后分别取直径小于 5 cm甜瓜幼嫩叶片样品, 
标记后液氮速冻, 储存于−80℃待用。基因组DNA提
取的方法参照改进的CTAB法[18]。琼脂糖凝胶电泳

检测提取甜瓜DNA的质量与浓度, 将其稀释至 100 
ng/μL待用。 

1.2.2  甜瓜亲本间多态性标记的筛选 

设计并使用 15×14 个AFLP引物组合对甜瓜材
料安农二号和K413 基因组DNA进行AFLP实验。引
物序列见表 1, AFLP方法参考文献[19], 酶切反应 
 
表 1  AFLP 选择性扩增引物表 

引物名称 选择性碱基 引物名称 选择性碱基 

E1 E–AAC M1 M–CAA 

E2 E–AAG M2 M–CAC 

E3 E–ACA M3 M–CAG 

E4 E–ACT M4 M–CAT 

E5 E–ACC M5 M–CTA 

E6 E–ACG M6 M–CTC 

E7 E–AGC M7 M–CTG 

E8 E–AGG M8 M–CTT 

E9 E–AT MA M–CCT 

EA E–AGT MB M–CGT 

EB E–ATT MC M–CCA 

EC E–ATC MD M–CGA 

ED E–ATG ME M–CGC 

EE E–AGA MF M–CCG 

EF E–AAT   

体系调整至 20 μL; AFLP 选择性扩增后, 通过变性
PAGE测序胶电泳, 银染方法检测电泳结果。统计电
泳结果, 用 0表示无条带, 1表示有条带。选择呈现
数目较多且清晰多态性条带的引物组合, 进行甜瓜
遗传图谱的构建。 

简单重复序列(SSR)分子标记参考已发现不同连
锁群上的SSR标记：CMXX[20]、CMBR[21]、CMXXN[22]

和MU12(Cucurbit Genomics Database, http://www. 
icugi.org), 合成引物对亲本进行PCR扩增 , 反应条
件根据不同引物的退火温度不同作出调整。扩增结

果通过测序胶PAGE电泳加以检测。 
序列标签位点 (STS)包括 Vat、MRGH5 和

MRGH63B, 其扩增引物与检测方法参考Wang等[23]。

甜瓜性状位点包括来源于安农二号的抗白粉病基因

Pm-AN[23]和果肉颜色基因Flesh。 

1.2.3  多态性分子标记的检测与分析 

将筛选获得的多态SSR和AFLP分子标记在F2中

进行检测, 记录在分子标记有带与无带情况。显性
标记与父本K413 表现相同用C表示, 隐形与母本安
农相同用A表示, 显性标记与母本相同用D表示, 隐
形与父本相同用B表示, 共显性标记杂合体用H表示, 
如数据缺失用“-”表示。标记用“引物组合+标记序号”
的方法进行命名。 

1.2.4  农艺性状鉴定 

对父本、母本及遗传分离群体进行农艺性状的

鉴定, 以对控制该性状的基因进行定位。甜瓜果肉
颜色鉴定采用对授粉后 45 d 的成熟甜瓜直接观察, 
黄色果肉与父本K413相同用字母C表示, 白色果肉
同母本安农二号, 用字母 A 表示。对甜瓜果实硬度
进行测定, 首先将甜瓜果肉从最软、较软、较硬、
最硬分为 4 级, 分别用 1、2、3、4 表示, 通过手指
触觉及口感加以判断。甜瓜果实糖度用手持折光糖

度计测量, 距离果皮 0.5~1 cm处取样测量值为边糖, 
果肉靠近中心处取样测量值为心糖, 糖度测量结果
精确到 0.1%。甜瓜果实大小通过测量果实长与宽来
表示, 数值精确到 0.1 cm。由于厚皮甜瓜果实变异
主要表现在长宽比变化较大, 因此将长宽比作为果
实形状的指标。甜瓜种子大小通过用扫描仪 uniscan 
c880 对甜瓜种子进行扫描, 在 Photoshop 软件上将
图像放大, 用测量工具进行长与宽的测量 30粒种子
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数据, 并取其平均值, 单位精确到 0.01 cm。用种子
的长宽比作为种子形状的指标。种子重量通过取单

瓜饱满种子 30粒用电子天平称重, 精确到 0.0001 g, 
数据测量两组, 取其平均值用于 QTL分析。 

1.2.5  建立甜瓜分子遗传图谱 

使用Mapmaker v3.0 软件对获得分子标记数据
进行分析 [24]。首先用group命令对标记进行分群
(LOD=3.5, 最大图距 50 cM), 用three命令进行标记
3 点检测, 用order命令进行排序, 用try命令插入标
记, ripple命令选择最优排序, 最后绘制连锁图谱。 

1.2.6  利用遗传图谱对甜瓜质量性状与数量性状进

行遗传定位 

在安农二号×哈密瓜K413的 F2作图群体中, 果
肉颜色表现为红色果肉与白色果肉, 用Mapmaker软
件对果肉颜色性状在F2中的分离数据进行分析。甜

瓜果实大小与长宽比、硬度、糖度以及种子大小与

形状、重量受多基因控制, 用数量性状作图的方法
对其进行遗传分析。首先在mapmaker建立甜瓜分子
遗传图的基础上, 用WinQTLCart2.5 进行QTL遗传
分析[25]。采用复合区间作图的方法, 选用 1 cM的步
长, 窗口大小为 10.00 cM, 模式 6, 背景标记为 5。
用LOD值 2.5为阈值判断QTL的存在, 当LOD>2.5时, 
认为该区间LOD值最高处所对应的位点为该性状的
1 个QTL。根据 Stuber等 [26]的方法 , 用DR比值

(DR=∣d/a∣)确定每个QTL的基因效应类型 , 当
DR<0.2时, 为加性; 当 0.2<DR<0.8时, 为部分显性; 
当 0.8<DR<1.2, 为显性; 当DR>1.2时, 为超显性。 

2  结果与分析 

2.1  甜瓜 AFLP与 SSR分子标记的筛选 

AFLP 不同引物组合在亲本间多态条带数目相
差很大, 空白为多态性较低因而未选用构建遗传图
谱的引物组合(表 2)。选用的 36 对 AFLP 引物组合, 
共产生清晰的多态性条带 148 条, 平均每对引物产
生 4.11条多态条带。148个 AFLP标记位点中 12个
表现为共显性标记, 比例为 9.38%, 剩余 136个显性
位点中, 分别有 68个在父本中表现显性, 68个在母
本中表现显性, 各为 50%。共筛选 SSR分子标记 38
个 , 表现多态分子标记有 16 个 , 多态性比例为
42.11%, 其中 15个 SSR标记已有定位报道, 用于作
图的 SSR标记有第Ⅱ连锁群的CMBR8, 第Ⅲ连锁群

的 CMTA170a 和 CMCT170b, 第 Ⅳ连 锁 群 的

CMBR140, 第Ⅴ连锁群的 CMBR123、MU12、
CMCTN2和 CMGAN3, 第Ⅵ连锁群的 CMBR39, 第
Ⅶ连锁群的 CMBR21, 第Ⅷ连锁群的 CMBR79, 第
Ⅸ连锁群的CMATN22, 第Ⅹ连锁群的CMGA165和
CMGA172a, 第Ⅺ连锁群的 CMGA104; 这些 SSR标
记可以作为锚定位点将本研究建立的连锁群与国际

上发表的其他遗传图的连锁群相对应。 

 

表 2  在甜瓜亲本间筛选多态 AFLP 分子标记用于构建遗传图谱 

引物 E1 E2 E3 E4 E5 E6 E7 E8 E9 EA EB EC ED EE EF 合计 

M1                0 

M2                0 

M3                0 

M4   3             3 

M5      2          2 

M6  6      5   4 4 2   21 

M7   4       4 3  3   14 

M8  9  8  4     3  9 6 6 45 
MA  9        4 6  3  1 23 
MB            2   4 6 
MC  1 3       1  5   6 16 
MD          3      3 
ME 2 3       5       10 
MF         2    3   5 
合计 2 28 10 8 0 6 0 5 7 12 16 11 20 6 17 148 
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2.2  甜瓜遗传图谱的构建 

对 171 个遗传标记在F2进行分离个体检测, 对
数据进行分析构建遗传图谱。得到包含 12 个连锁
群、142 个标记的遗传图谱, 其中包括 121 个AFLP
标记、16个SSR标记、3个STS标记、2个性状标记, 
连锁群总长度为 1 014.2cM。标记间平均距离为 7.14 
cM, 每个连锁群上的标记数在 2~23个之间, 连锁群
长度在 15.8～168.4 cM范围内。实验中分析的 171
个标记, 有 29 个未进入连锁群, 其中包括 27 个
AFLP标记、2个STS标记。在 12个连锁群中, 从C2
到C11的 10个连锁群中分别包含 1~2个SSR锚定标
记, 可分别将其与已发表的甜瓜第Ⅱ到第Ⅺ 连锁群
相对应。标记出现 20~30 cM的间隙 8处、30~40 cM
的间隙 5处、40 cM以上的间隙 2处(表 3)。 

经χ2检验, 19个标记在 0.05水平上表现偏分离, 
偏分离标记的频率为 11.1%。其中 15个标记在连锁
群中定位, 分布在 4 个区域, 位于 4 个不同的连锁
群。有 10个标记偏分离达到极显著水平, 均位于第
5连锁群。其余 5个偏分离标记中CMBR123也位于
第 5连锁群, NE9B与N7AB位于第 10连锁群, N8FA
位于第 2连锁群, NABE位于第 4连锁群。位于第 5
连锁群的 11 个标记和第 2 连锁群的标记N8FA偏向
母本, 另外 2个连锁群的 3个标记偏向父本。 

2.3  甜瓜果实、种子性状的 QTL定位 

甜瓜F1果肉均表现为红色, 因此红色果肉为显
性。果肉颜色等性状在F2中发生分离, 在F2群体中红

色果肉与白色果肉之比为 101: 41, 符合 3：1的分离
比 (χ2=1.13); 基因定位结果显示控制果肉颜色基因
Flesh 位于第 9连锁群27.5 cM处, AFLP分子标记NDAA
与NCFA之间(图 1), 与标记NDAA和NCFA之间的遗传距
离分别为12.8 cM和7.4 cM。 

甜瓜种子大小、形状、千粒重以及果实大小、

长宽比、果实糖度、硬度性状在F2中呈连续分布, 表
现为数量性状控制。利用新获得的遗传图谱对甜瓜

果实与种子相关性状进行QTL定位, 在LOD为 2.5水
平上, 共得到 25个QTL(表 4), 分别分布在C2到C10
共 9 个连锁群上。其中种子长、宽、形状、千粒重
QTL分布在C2、C5、C7、C8、C9、C10等 6个连锁
群, 果实大小与长宽比QTL分布在C2、C5、C6、C7、
C8 等 5 个连锁群。甜瓜心糖与边糖性状各检测到 1
个QTL, 分别位于C4 和C3 连锁群。甜瓜果肉硬度
QTL位于C2连锁群。 

在QTL检测结果中, 不同性状的QTL存在聚集
分布的特点(图 2)。位于 C2 连锁群标记 NBCA 与
N62D之间有 QTLs Sw2.1、Swt2.1、Fs2.1, 分别控制
种子宽、千粒重和果实长宽比, 加性效应均为负值, 
分别可解释表型变异的 7%、7%、10%。位于 C5连
锁群标记NCA-N73C之间检测到QTLs Sl5.1、Sw5.1、
Swt5.1, 分别控制种子长、宽与千粒重, 分别可解释
表型变异的 17%、19%和 23%。位于 C7连锁群上的
QTLs Ss7.1、Fl7.1、Fs7.1分别控制种子形状、果实
长度、果实长宽比, 分别可解释表型变异的 7%、
21%、13%。位于 C8连锁群标记 N73A与 NFDA间
的 QTLs Sw8.1、Ss8.1、Swt8.1分别控制种子的宽、
形状、千粒重, 分别可解释表型变异的 13%、17%、
7%, 其中 Sw8.1 与 Swt8.1 的加性效应为负值, Ss8.1
的加性效应为正值。位于 C9连锁群标记 N82E-Flesh
间的 QTLs Sl9.1、Ss9.1、Swt9.1分别控制种子的长、
形状、千粒重, 分别解释表型变异的 20%、18%、8%, 
加性效应均为负值。位于 C2 连锁群标记 N6CC- 
CMBR8间的 QTLs Fw2.1和 Fs2.2分别控制果实宽
与果实长宽比, 可解释表型变异的 10%和 6%, 位于
C7 连锁群标记 N6BC-NCDD 之间的 QTLs Fl7.1、
Fs7.1控制果实的长与果实长宽比, 可解释表型变异
的 21%与 13%。位于 C8 连锁群标记 NFDC-N8FC  

 
表 3  甜瓜分子遗传图谱统计数据 

连锁群 C1 C2 C3 C4 C5 C6 C7 C8 C9 C10 C11 C12 总计 

长度 36.9 65.6 132.5 87.1 168.4 131.8 15.8 83.1 93.8 134.6 30.2 34.6 1 014.2

标记数 7 10 17 10 23 15 5 16 11 22 2 4 142 
标记间距 5.26 6.57 7.79 8.71 7.32 8.79 3.15 5.2 8.53 6.12 15.1 8.65 7.14 
偏分离标记数 0 1 0 1 11 0 0 0 0 2 0 0 15 
锚定 SSR标记 0 1 2 1 5 1 1 1 1 2 1 0 16 
定位 QTL数量 0 6 1 1 4 1 3 5 3 1 0 0 25 
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图 1  甜瓜遗传图谱及果实与种子性状 QTL 定位示意图 
不同 QTL位点用在连锁群旁边用柱形指示, 下划线示意发生偏分离的分子标记。 

 

间的Fs8.1 和F3s8.1 均控制果实性状, 分别在F2和F3

中检测得到, 分别解释表型变异的 25%和 19%。 

3  讨 论 

由于SSR与AFLP分子标记的重复性、可靠性与
多态性均比较高, 已有的甜瓜遗传图谱的构建多选
用AFLP分子标记[27,28]和SSR分子标记[29]。本研究以

多态性较高的AFLP分子标记为主, 以SSR标记为补
充和锚定引物, 构建甜瓜分子遗传图谱。本研究中
AFLP多态性分子标记为 4.11 个/引物组合, 略高于
Wang等[25]使用MR-1×Ananas Yokneum(AY)杂交分
离群体构建遗传图谱的多态性水平 3.9 个/引物组

合。 SSR标记在双亲中检测到多态性的比例为
42.11%, 低于Harel-Beja等 [28]和Danin-Poleg等 [3]分

别在亲本PI414723×Dulce中使用SSR标记的多态性
比例(55%与 52%)。DNA分子标记在亲本中多态性
的高低主要取决于选用实验材料的遗传背景的差异

大小, AFLP、RAPD和SRAP等标记的多态性还与检测
方法的灵敏度及选择多态性条带的标准高低有关。 

本研究中构建的甜瓜分子遗传图谱, 共包含 12
个连锁群, 其中C2 到C11 共 10 个连锁群各包含 1
个以上锚定SSR标记, 从而将本研究中的连锁群与
国际上已构建的甜瓜遗传图谱中第Ⅱ连锁群到第Ⅺ

连锁群分别对应 [30], 因此本研究发现的基因位点可 
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表 4  甜瓜果实与种子数量性状分析结果 

性状 名称 区间位置 LOD 加性效应(a) 显性效应(d) 贡献率R2(%) 　d/a　 
        

种子长度 Sl5.1 NCA-N73C 
68.7cM 

6.60 −3.37 1.25 17 0.37 

 Sl9.1 NDAA-NA2B 
22.9 cM 

7.69 −4.11 2.99 20 0.73 

 Sl10.1 N8EA-NE9B 
57.7 cM 

3.40 −2.27 −0.59 8 0.26 

种子宽度 Sw2.1 N43C-N62D 
15.9 cM 

2.79 −0.18 −1.37 7 7.61 

 Sw5.1 NCA-N73C 
68.7 cM 

7.16 −1.84 −0.61 19 0.33 

 Sw8.1 N73A-NFDA 
8.2 cM 

4.40 −1.61 −0.45 13 0.28 

种子形状 Ss5.1 CMBR123-NAF 
0.9 cM 

3.30 0.06 −0.05 8 0.83 

 Ss7.1 NCCD 
2.7 cM 

3.14 -0.05 0.06 7 1.2 

 Ss8.1 N73A-NFDA 
15.6 cM 

5.16 0.08 −0.02 17 0.25 

 Ss9.1 Flesh-NA2B 
50.4 cM 

4.45 −0.07 −0.01 18 0.14 

种子重量 Swt2.1 NBCA-N43C 
2.7 cM 

2.74 −2.00 2.53 7 1.27 

 Swt5.1 NCA-N73C 
64.1 cM 

8.88 −3.1 1.06 23 0.34 

 Swt8.1 N73A-NFDA 
1.8 cM 

2.70 −1.82 0.13 7 0.07 

 Swt9.1 N82E-Flesh 
21.1 cM 

3.01 −2.35 2.56 8 1.09 

果实长宽比 Fs2.1 N43C-N62D 
16.9 cM 

4.40 −0.01 −0.09 10 9 

 Fs2.2 N6CC-CMBR8 
65 cM 

2.64 −0.07 0.02 6 0.29 

 Fs6.1 NADA-N6CA 
74.2 cM 

3.43 −0.07 0.01 8 0.14 

 Fs7.1 N6BC-NCCD 
1.8 cM 

2.65 −0.05 0.02 13 0.4 

 Fs8.1 NFDC-N8FC 
69.6 cM 

9.60 −0.12 0.06 25 0.5 

果实长度 Fl7.1 N6BC-NCDD 
0.9 cM 

3.11 −0.50 0.99 21 1.98 

果实宽度 Fw2.1 N6CC-CMBR8 
64.1 cM 

3.72 0.53 0.26 11 0.49 

F3果实长宽比 F3s8.1 N8DC-N8FC 
78.8 cM 

5.13 −0.13 −0.04 19 0.31 

果实心糖 Cs4.1 NE1B-NABB 
46.7 cM 

2.57 −0.89 1.93 11 2.17 

果实边糖 Es3.1 CMCT170b-7DC 
122.7 cM 

2.89 −0.28 4.14 56 14.79 

果肉硬度 Ft2.1 N8EC-NCFC 
30.5 cM 

3.23 −0.42 0.09 12 0.21 

 
以与国际上其他学者的结果进行比较。该遗传图谱

的标记间平均遗传距离为 7.14 cM, 小于 10 cM, 可
以用于QTL定位研究。遗传图的 12个连锁群包含的
分子标记数目差异较大, 从C11 连锁群的 2 个标记
到C5 连锁群的 23 个标记, 而且分子标记存在聚集
现象。由于本图谱的构建以EcoRⅠ-MseⅠAFLP 为
主, 标记酶切位点含TTAA与AATT, 位点多聚集在
着丝粒两侧甲基化较高的重复序列区域, 因此容易
发生标记的聚集分布[31]。 

偏分离现象在遗传分析中普遍存在。实验中所

用的偏分离标记的频率为 11.1%, 分布在 4 个不同
的区域, 其中偏向父本和偏向母本的区域各两个。
然而在C5连锁群的偏分离标记数量多且显著, 该区
域偏向具有白粉病、枯萎病等多种病害抗性的亲本

安农二号, 经分析发现该偏分离区域含多个抗病基
因, 其同源区域在已进行基因组测序的黄瓜中发现
含有 12 个抗病基因同源序列[32]。Wang等[25]在构建

甜瓜遗传图谱中也报道了标记向抗病品种偏分离 
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图 2  甜瓜种子长、宽、千粒重性状 QTL 分析图 
图中位于C9(Ch-9)连锁群的QTL控制种子的长(红)和千粒重(蓝), 位于C5(Ch-5)连锁群的QTL同时控制种子的长、宽(黑)和千粒重, 位
于 C10(Ch-10)连锁群的 QTL仅影响种子的宽度。 

 
的现象, 偏向抗病品种MR-1与感病品种AY的标记
比例为 26:7。目前的研究一般认为, 偏分离由配子
体或孢子体不同发育阶段基因型选择所造成。本研

究中严重偏分离的分子标记与抗病基因位于共同区

域, 由于实验中并未发生病害胁迫, 我们认为偏分
离并非由抗病基因直接作用, 推测具有竞争力的偏
分离基因与抗病基因密集区连锁, 因此在抗病品种
中得以选择保存, 具有竞争力的偏分离基因在自然
杂交的条件下具有很大的选择优势, 而感病品种经
过多年的人工选择, 具有竞争力的偏分离基因在人
工选育而非自然竞争的条件下易于丢失, 因此标记
偏向抗病亲本。 

在甜瓜种子相关性状的基因定位研究方面, 仅
有关于种皮颜色以及松针形种子(pine seed shape [30])
两个性状的基因位点的研究报道。本研究中种子长、

宽、形状以及千粒重均受多基因控制, 在LOD阈值
为 2.5条件下, 各检测到 3、3、4、4个QTLs。其中
位于C5连锁群中间位置存在一个QTL位点显著且同
时影响种子的长、宽与千粒重(图 2)。该位点DR值

分别为 0.37、0.33、0.34, 表现为部分显性, 可解释
表型变异的为 17~23%(表 4); 加性为负值, 即来自
安农二号的等位基因可以明显抑制大小与重量。分

析表明位于C9 连锁群标记NDAA与NA2B之间的
QTL显著影响种子伸长(贡献率 20%), 从而影响种
子的形状与重量, 该位点对种子的宽没有作用。与
之相反 , 位于C8 连锁群标记N73A与NFDA之间的
QTL通过影响种子的宽度从而影响种子的性状与重
量, 这些基因位点的发现利于有目的改造甜瓜种子
大小。此外C2连锁群存在影响种子宽与重量的QTL,
该QTL与影响果实性状的QTL Fs2.1 位于同一位置; 
C7连锁群影响种子性状的QTL Ss7.1位于果实长与
果实性状的QTL附近, 控制甜瓜种子形状与果实长
宽比的QTL是否相关有待进一步验证。 

在许多作物中 , 果实形状的遗传效应很明显 , 
多数QTL受环境影响较小 [33]。已有果实形状主效

QTL通过定位克隆的方法成功分离[34]。控制甜瓜果

实大小与性状的基因也已有QTL定位报道, 目前没
有相关基因获得克隆。本研究发现控制果实长宽比
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的 5 个QTLs(表 4), 其中Fs2.1 和Fs2.2 位于C2 连锁
群, Fs6.1、Fs7.1 与Fs8.1 分别位于C6、C7 和C8 连
锁群。其中位于标记N6CC-CMBR8 之间的Fs2.2 与
控制果实宽的QTL Fw2.1 位于同一位点, 该位点的
功能基因通过影响果实的宽度影响果实的长宽比。

第Ⅱ连锁群存在的影响果实长宽比的基因最早于

1967 年报道[35], Wall在遗传分析中发现果实长宽比
基因与雄花两性花同株基因(a)有连锁关系。此后不
同学者使用不同作图群体在该连锁群发现控制果实

长宽比的QTL[6,28,36,37], 该QTL的普遍存在表明其遗
传力变异较为广泛且遗传力较强, 因此该基因可用
于甜瓜果实形状的改良。 

研究结果表明位于C7 连锁群的标记N6BC- 
NCDD之间的QTLs Fl7.1 和Fs7.1 影响果实的长度, 
对果实的宽度没有影响(表 4)。前人在其对应的第Ⅶ

连锁群发现控制甜瓜子房长度与子房形状的QTL[36], 
Paris等[6]也在Ⅶ连锁群发现QTL控制甜瓜果实形状。
位于C8 连锁群的QTL Fs8.1 在F2和F3果实测量数据

分析结果中均被检测到, 该位点贡献率最高, 解释
表型变异 25%, 也表现为部分显性。位于第Ⅷ连锁

群的QTL也在多个遗传群体被报道[4,28,36,37]。本研究

发现位于C6连锁群的QTL Fs6.1影响甜瓜果实长宽
比, Eduardo等[37]和Paris[6]等报道了第Ⅵ连锁群存在

果实长宽比QTL, Moreno等[10]利用近等基因系将影

响甜瓜长宽比的QTL fs6.4进一步定位在第Ⅵ连锁群

中部位置 , 来自亲本‘Songwan Charmi’的等位基因
促使形成圆形且增大的甜瓜果实。 

甜瓜果实形状表现出较高的遗传力, 果实形状
往往在果实发育早期就已决定, 而甜瓜的糖度则遗
传力较低且易受环境因素影响[37]。这主要由于甜瓜

果实糖分主要在果实发育后期积累, 受温度、光照、
果实发育期、病害等多因素影响。本研究发现控制

甜瓜果实心糖与边糖的QTL各 1 个, 分别位于C4 连
锁群与C3连锁群。在甜瓜果实糖度QTL定位结果中, 
位于第Ⅲ连锁群QTL在不同遗传群体中均有发现
[4,28,37]。本研究在C4 连锁群检测到甜瓜心糖QTL 
Cs4.1, 该位点LOD值(2.57)与贡献率(11%)均不太高, 
有研究报道仅在甜瓜果实葡萄糖含量的QTL中发现
glu4.1 位于第Ⅳ连锁群[28], 而甜瓜糖度主要是蔗糖
含量不同而有所差异。甜瓜糖度的性状受环境条件

影响较大, 因而本研究发现的糖度相关QTLs数目较

少, 对果实糖度分析需要严谨的实验条件并选用可
重复的作图群体如重组自交系群体。 

一般认为甜瓜果肉颜色受两个基因控制：绿肉

基因[38]和白肉基因[39]。其中白肉基因对绿肉基因具

有显性上位作用：wf+-/gf+-和wf+-/ gfgf为红肉 , 
wfwf/gf+-为白肉, wfwf/gfgf为绿肉。2002年Perin等[30]

将绿肉基因gf定位在第Ⅸ连锁群, 2004年Monforte等
[4]认为定位于第Ⅷ连锁群的位点gfc1.1与绿肉基因gf
相对应, 而Perin等[30]人的研究将wf位点判断为gf位
点; Monforte等[4]分别在第Ⅲ、Ⅵ、Ⅶ连锁群发现控

制甜瓜红肉的QTL。本研究发现的控制甜瓜红/白肉
的基因位点Flesh位于C9 连锁群中部, 该位点与双
基因假说中的wf基因有很好的对应关系。位于第Ⅸ

连锁群发现控制红 /白肉位点在其他遗传群体中也
有报道, 该位点与β-胡萝卜素代谢途径有关[7,29]。 

一般根据果实是否存在乙烯爆发与呼吸跃变将

甜瓜分为呼吸跃变型和非呼吸跃变型两大类[40], 乙
烯促使果实软化、产生香味、生成离层等一系列成

熟反应。本研究使用软肉型甜瓜安农二号×哈密瓜
K413 分离群体定位检测到位于C2 连锁群的控制甜
瓜果肉硬度的QTL Ft2.1。Perin等[41]使用Cantaloupe 
Charentais×PI 161375 的分离群体在与C2 连锁群对
应的第Ⅱ连锁群检测到控制乙烯含量的QTL eth2.1。
2008年Moreno等[9]用PI 161375×Piel de Sapo群体在
第Ⅱ连锁群对应位置发现控制果实硬度的QTL 
ff2.2。由此推测第Ⅱ连锁群存在基因位点调控乙烯

水平从而影响果实软化。 
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